Reconstrucció de l'arbre filogenètic de l'albumina
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Pas 1.- Cerca de proteïnes homòlogues a Uniprot

Aneu a la pàgina web de Uniprot (http://www.uniprot.org). Apreteu sobre la pestanya de BLAST. En el recuadre que apareix sobre la capçalera: “Sequence or UniProt identifier” enganxeu la seqüència que us hem proporcionat. Aneu a la pestanya de “Database” i seleccioneu mammals. Això ens premetrà limitar la nostra cerca només a aquest grup d'animals. Un cop seleccionada la base de dades, apreteu sobre el botó de BLAST. El procés trigarà uns moments. Un cop finalitzat trobareu el resultat de BLAST a la part de sota de la web.
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Cada linia de resultat indica una proteïna que és homòloga a l'albumina humana. Com més verd és el resultat, més similitud existeix entre l'albumina i la seqüència que estem mirant. A la columna de la dreta trobareu el nom de la proteïna i a quina espècie pertany.

Pas 2.- Selecció de proteïnes.

Seleccioneu entre 5 – 6 proteïnes clicant sobre el quadret que apareix a l'esquerra de cada proteïna. Assegureu-vos d'agafar la proteïna humana (Serum albumin (Homo sapiens)). Per a que sigui interessant agafeu proteïnes que pertanyen a diferents espècies. Un cop seleccionades les proteïnes que voleu apreteu el botó retrieve que trobareu a baix.
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Figure 1: Phylogenetic ree.
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Obriu el fitxer que conté les seqüències en Fasta. S'anomena Fasta al format en que es representen seqüències biologiques, és un format molt simple on la primera linia (la capçalera) conté la descripció de la proteïna, sempre precedida pel símbol “>”. I a continuació apareix la seqüència.



Pas 3.- Construcció de l'arbre filogenètic.

Obriu una segona pagina web i aneu a la web: http://www.phylogeny.fr Un cop allí, seleccioneu la pestanya Phylogeny Analysis i dintre del menú aneu a “one click”


Un cop us han redirigit a la pagina, enganxeu les seqüències tretes d'uniprot al requadre gran. A la part superior veureu la pipeline que seguirà la web per tal de reconstruir l'arbre filogenètic. S'enten com a pipeline la cadena de programes que es fan servir a cada pas de la reconstrucció d'un arbre.


Un cop enganxades les seqüències, apreteu el botó submit i espereu. Un cop hagi acabat trobareu que cada un dels resultats apareix en una pestanya, aixi a la pestanya d'aliniaments hi trobareu les vostres seqüències aliniades. En analisis filogenètics sovint es pot veure un pas de millora de l'aliniament. Això permet eliminar regions de l'aliniament molt poc conservades i millorar la reconstrucció de l'arbre. En aquest cas, com que l'aliniament esta molt conservat aquest pas no seria necessari. Sota la pestanya de phylogeny veureu l'arbre que s'ha construit. El tree rendering és un apartat que et permetrà visualitzar l'arbre de diferents maneres. Podeu canviar per exemple el “tree style” (haureu de baixar bastant en la pagina per veure aquest apartat) de phylogram a radial.


Pas 4.- Fer un arbre “a la carta”

Aquesta web us permet triar diferents programes d'aliniament i reconstrucció per a cada pas. Si dintre de Phylome Analysis aneu a la pestanya de “A la carte”:



Anireu a una pagina web on podreu seleccionar els programes que voleu fer servir en cada un dels apartats. Ara podeu seleccionar a programes diferents als que estan seleccionats per defecte i crear la vostra pròpia pipeline. 

